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Дезоксирибонуклеиновая кислота (ДНК) является одним из основных носителей наслед-
ственной информации. Структурная физико-химическая информация ДНК определяет в
конечном счете строение и функционирование всех живых организмов. В ДНК же накапли-
ваются разнообразные мутационные и происходят рекомбинационные события, которые
приводят к изменчивости организмов и подлежат как естественному, так и искусственному
отбору. Взаимодействие «генотип-среда» присущее всем живым организмам свойственно и
ДНК, которая находится во внутриклеточном и внутриядерном физико-химическом окруже-
нии молекул воды, сахаров, ионов металлов, рН, нуклеотидов и других компонентов.
Установление и изучение физико-химических свойств нативной ДНК способствует не только
пониманию механизмов строения основной наследственной биомолекулы, но и выяснить их
функционирование, а также взаимодействие с другими молекулами на молекулярном уров-
не. Обнаружение разнообразных форм двойных спиралей: A, Aʹ, B, α-Bʹ, β-Bʹ, C, Cʹ, Cʹʹ, D, E и
Z наталкивает на мысль о молекулярно-генетическом разнообразии существующем на уров-
не ДНК и установление их структурно-функциональных особенностей способно привести к
пониманию реализации генетической информации на общебиологическом уровне.
Структура природных ДНК в целом, по-видимому, не зависит от последовательности и нук-
леотидного состава. Для природных молекул - сателлитных ДНК с повторами или ДНК без
повторов, подтверждено наличие только А-, В- и С-форм. Структура ДНК зависит не только
от температуры, но и от природы присутствующих катионов. Наличие в среде определенно-
го количества ионов металлов может приводить к переходу В-формы ДНК в Z-форму. В ↔ Z-
переход модифицирует общую структуру ДНК, а, следовательно, может оказаться важным
для регуляции генной экспрессии. Изучение биологической роли Z-ДНК возможно в ближай-
шем будущем поможет понять механизм экспрессии генов, прежде всего эпигенетического
характера, который до конца пока еще не выяснен.
Ключевые слова: ДНК, физико-химическое строение, структурные переходы, регуляция ген-
ной экспрессии
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Abstract
Deoxyribonucleic acid (DNA) is one of the main carriers of hereditary information. The structural
physicochemical information of DNA ultimately determines the structure and functioning of all liv-
ing organisms. In DNA, various mutational events accumulate and recombination events occur,
which lead to the variability of organisms and are subject to both natural and artificial selection.
The interaction "genotype-environment" inherent in all living organisms is also characteristic of
DNA, which is located in the intracellular and intranuclear physicochemical environment of water
molecules, sugars, metal ions, pH, nucleotides and other components. The establishment and
study of the physicochemical properties of native DNA contributes to not only understanding the
mechanisms of the structure of the main hereditary biomolecule, but also to clarify their function-
ing, as well as interaction with other molecules at the molecular level. The discovery of various
forms of double helices: A, Aʹ, B, α-Bʹ, β-Bʹ, C, Cʹ, Cʹʹ, D, E and Z suggests the idea of molecular
genetic diversity existing at the DNA level and the establishment of their structural and functional
features can lead to an understanding of the implementation of genetic information at the general
biological level. The structure of natural DNA as a whole, apparently, does not depend on the
sequence and nucleotide composition. For natural molecules - satellite DNA with repeats or DNA
without repeats, the presence of only A-, B- and C-forms has been confirmed. The structure of DNA
depends not only on temperature, but also on the nature of the cations present. The presence of a
certain amount of metal ions in the medium can lead to the transition of the B-form of DNA to the Z-
form. The B ↔ Z transition modifies the general structure of DNA and, therefore, may be important
for the regulation of gene expression. The study of the biological role of Z-DNA, possibly in the near
future, will help to understand the mechanism of gene expression, primarily of an epigenetic
nature, which has not yet been fully elucidated.
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Открытие Джеймсом Уотсоном и ФренсисомКриком в 1953 году структуры ДНК явилось нача-
лом бурного развития молекулярной биологии в ее
современном понимании ( [1]. Другим краеугольным
камнем этой науки стали быстро последовавшие за ним
рентгеновские расшифровки структуры глобулярных
белков. Представляется чрезвычайно важным не толь-
ко узнать, как построены биомолекулы, но и выяснить
механизм их функционирования и взаимодействия на
молекулярном уровне, т.е. проникнуть в самую основу
жизненных процессов и накопления генетической
изменчивости на уровне основного наследственного
материала, а также механизмов реализации сохраняе-
мого в генетических ресурсах генетического разнооб-
разия. Фактически речь может идти об установлении
взаимодействии «генотип-среда», где генотип пред-
ставляет ДНК, а ее непосредственное физико-химиче-
ское окружение, представленное молекулами воды,
сахаров, ионов металлов, рН, нуклеотидов и другими
внутриклеточными и внутриядерными компонентами,
окружающую среду. Вместе с тем рентгеноструктурный
анализ, наряду с другими методами, как эксперимен-
тальными, так и теоретическими, продемонстрировал
конформационный полиморфизм нуклеиновых кислот.
Это закономерное молекулярное многообразие про-
слеживается на всех уровнях организации, включая
низкомолекулярные компоненты ДНК и РНК (основа-
ния, нуклеозиды и нуклеотиды), одно- и многоцепочеч-
ные полимерные системы и, наконец, комплексы нук-
леиновых кислот со специфическими белками, тем
самым демонстрируя универсальность закона гомоло-
гических рядов в наследственной изменчивости Н.И.
Вавилова, в том числе и на молекулярном уровне нук-
леиновых кислот [2]. 
Установление нативного полиморфизма нуклеино-
вых кислот и их функциональности играет важнейшую
роль в определении генетического полиморфизма не
только на молекулярном, но и на эволюционном уров-
нях, особенно с учетом того, что в ДНК накапливается
разнообразные мутационные изменения, которые при-
водят к изменчивости организмов и подлежат есте-
ственному и/или искусственному отбору.
Следовательно, выявление и понимание нативного
полиморфизма ДНК есть путь к пониманию общебиоло-
гических процессов формирования и реализации гене-
тического разнообразия, существующего в природе, в
том числе и на молекулярном уровне [3, 4].
Так, например, при различных экспериментальных
условиях были обнаружены разнообразные формы
двойных спиралей: A, Aʹ, B, α-Bʹ, β-Bʹ, C, Cʹ, Cʹʹ, D, E и Z
[5]. Буквами от А до Z обозначены различные структур-
ные полиморфные модификации, приставки α и β отно-
сятся к чисто упаковочным отличиям, обусловленным
симметрией кристаллической решетки, а штрихи ука-
зывают на незначительные вариации структуры внутри
одного семейства. Так, если природная ДНК со случай-
ной последовательностью при определенных условиях
находится в С-форме, у которой число нуклеотидов на
виток равно 9,33, то для синтетического полинуклеоти-
да poly(dA-dG-dC) • poly (dG-dC-dT) с повторяющимся
тринуклеотидным мотивом в тех же условиях
наблюдается Сʹʹ-форма с девятью нуклеотидами на
виток, а структура poly(dA-dG) • poly (dC-dT) повто-
ряется лишь через 2 витка (9 • 2 нуклеотидов) и
представляет собой Сʹ-ДНК (рис.1). 
Следует подчеркнуть, что в строгом смысле точное
повторение структурного мотива возможно только для
синтетических полинуклеотидов с определенной
последовательностью. В случае природных ДНК и РНК
со случайной нуклеотидной последовательностью тер-
мин – точное повторение – относится к сахарофосфат-
ному остову, а каждая отдельная пара оснований в дан-
ном случае рассматривается как некий усредненный
элемент Уотсон-Криковских AT(U)- и GC-пар. В то же
время двухцепочечная РНК независимо от того, при-
родная она или синтетическая, при различных экспери-
ментальных условиях имеет структуру, относящуюся к
одной из двух близких друг другу форм двойных
спиралей: A или Aʹ. Структурные возможности ДНК
гораздо богаче. ДНК со случайными последовательно-
стями могут находиться в А-, В- и С-формах. К этому
списку следует добавить D-, E- и Z-формы – полинук-
леотиды, у которых повторяется определенный олиго-
нуклеотидный мотив, при этом Z-форма представляет
собой левую двойную спираль [11, 12]. 
Структура природных ДНК в целом, по-видимому, не
СЕЛЕКЦИЯ И СЕМЕНОВОДСТВО СЕЛЬСКОХОЗЯЙСТВЕННЫХ РАСТЕНИЙ
Рис. 1. Структуры пространственных форм ДНК. Буквами от A до Z обозначены соответствующие структурные формы двойных
спиралей ДНК (по [6-10])
Fig.1. Structures of spatial forms of DNA. Letters from A to Z denote the corresponding structural forms of DNA double helices (accord-
ing to [6-10])
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зависит от последовательности и нуклеотидного соста-
ва [13]. На основании целого ряда исследований, про-
веденных методами рассеяния рентгеновских лучей
[14], рентгеновской дифракции на волокнах [15], мето-
дами линейного дихроизма в ИК-свете [16] и кругового
дихроизма в УФ-свете [17] на образцах ДНК с различ-
ным содержанием АТ-пар, в том числе на микро- и
мини-сателлитных ДНК, содержащих большое число
повторов, был сделан вывод о том, что, помимо тради-
ционных А-, В- и С-форм, существуют и иные структур-
ные модификации ДНК. Другие исследователи, также
использующие методы кругового дихроизма в УФ-
свете [18] и дифракции рентгеновских лучей на волок-
нах [5, 19, 20], подвергают этот вывод серьезным
сомнениям. По существу, для природных молекул –
сателлитных ДНК с повторами или ДНК без повторов –
подтверждено наличие только А-, В- и С-форм. Но так
как результаты перечисленных методов ограничивают-
ся описанием лишь общей структуры молекулы, и ни
один из них не выявляет тонких структурных деталей,
мы не можем исключить, что имеют место незначитель-
ные локальные структурные вариации, как, например, в
случае В-ДНК с чередованием конформации [21].
Конечно, не следует думать, что ДНК с разным АТ-
содержанием будут обладать одинаковыми термодина-
мическими свойствами. На самом деле было показано
[22], что при GC-содержании ниже 30% В → А-переход
затруднен, но облегчается по мере доли GC-пар в
молекуле (рис. 2). 
Одним из параметров, характеризующих двойную
спираль, является ее температура плавления Tm.
Образование стэкинга сопровождается уменьшением
поглощения УФ-света (гипохромизм), поэтому, наблю-
дая за спектром поглощения в этой области, удобно
следить за образованием и разрушением двойной спи-
рали. Если медленно повышать температуру раствора
двухцепочечной ДНК (или РНК), то при опре-
деленной температуре будет наблюдаться
резкое увеличение поглощения, обусловлен-
ного разрушением спиральной структуры.
Среднюю точку такого перехода называют
температурой плавления (Tm).  Переход спи-
раль-клубок в двухцепочечных структурах
осуществляется по принципу «все или ниче-
го». Tm двухцепочечных нуклеиновых кислот
растет не только с увеличением их дины, но и
с повышением ионной силы раствора и GC-
содержания полинуклеотида. Обычно GC-
пара примерно в 100 раз более стабильна,
чем пара АТ. При этом важную роль играют и
фланкирующие пары оснований. В молекуле
ДНК со случайной последовательностью дли-
ной в 106 нуклеотидов при 25°C примерно 10
GC-пар и 500 АТ-пар не будут связаны водо-
родными связями и не будут участвовать в
стэкинг-взаимодействии с соседними пара-
ми. Из всего этого следует, что двухцепочеч-
ные нуклеиновые кислоты представляют
собой не статичные цилиндрические структу-
ры, а конформационно подвижные, «дыша-
щие» объекты, реагирующие на любые хими-
ческие модификации [24, 25]. 
Структура ДНК зависит не только от темпе-
ратуры, но и от природы присутствующих
катионов. В литературе можно найти множе-
ство примеров того, что структура спирали
натриевой и литиевой солей природных или
синтетических ДНК в волокнах различается [5,
26-28]. Сходная ситуация наблюдается в рас-
творе, где на поведение ДНК влияют тип и концентра-
ция катионов и температура. При этом наличие разных
анионов почти никак не сказываются на поведении ДНК
[29, 30]. Вообще говоря, появление структурных пере-
строек, связанных с изменением окружения, характер-
но только для В-ДНК; А-ДНК, очевидно, имеет более
«жесткую» молекулярную конформацию, точно так же
как и РНК, которая существует только в виде А- и А’-
форм независимо от последовательности, нуклеотид-
ного состава и окружения (рис. 2). 
Главное различие между спиралями А- и В-типа
состоит в неодинаковой конформации сахара. Для А-
семейства характерна С3'-эндо-конформация, а для В-
семейства – С2'-эндо (или, что почти то же самое, С3'-
экзо). Различием в конформации сахара обусловлены
вариации в расстоянии между соседними фосфатами в
одной полинуклеотидной цепи: оно колеблется от 0,59
нм при конформации сахара С3'-эндо до 0,7 нм при С2'-
эндо-конформации. Вследствие этого спирали выгля-
дят совершенно по-разному. 
Расстояние h между остатками вдоль оси спирали
сильнее варьирует у А-ДНК, а угол спирального враще-
ния – у В-ДНК. Расстояние между нуклеотидными
остатками h в Уотсон-Криковских двойных спиралях А-
типа колеблется от 0,256 до 0,329 нм и сопровождает-
ся относительно малыми вариациями в значении угла
спирального вращения: 30,0-32,7°. В двойных спиралях
В-типа h, напротив, меняется незначительно, от 0,303
нм у D-ДНК до 0,337 нм у В-ДНК, а диапазон значений
угла спирального вращения шире, чем в А-семействе, и
составляет 36-45°. В результате двойные спирали А-
типа больше походят друг на друга, чем спирали В-
типа. Обусловлено это тем, что при изменении угла
спирального вращения от 36 до 45° число остатков на
виток уменьшается от 10 до 8, что существенно меняет
вид спирали. 
Рис. 2. Обобщенная схема, иллюстрирующая связь между различными
семействами природных ДНК и РНК. Внутрисемейственные переходы
(овалы) происходят при изменении концентрации соли.
Межсемейственные переходы индуцируются изменением относительной
влажности и концентрации соли в волокнах или пленках и изменением ион-
ной силы или полярности растворителя в растворе. Критические значения
концентраций соли и этанола дают среднюю точку, а не границу перехода.
Заметим, что РНК-область на схеме ограничивается А-семейством, а Z-
семейство, включающее левые спирали, возможно, состоит только из
чередующихся последовательностей пурин-пиримидин (по [23])
Fig. 2. Generalized diagram illustrating the relationship between various fami-
lies of natural DNA and RNA.
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Для полинуклеотидов А-семейства характерен
структурный консерватизм. Двойные спирали А-семей-
ства, у которых сахарные остатки имеют конформацию
С3'-эндо. Представлены только структурно близкими
формами А- и Аʹ-РНК, а также А-ДНК. Из-за С3'-эндо-
конформации сахара расстояние между фосфатами
уменьшается до 0,59 нм, поэтому полинуклеотидная
цепь закручена в меньшей степени, чем в двойных спи-
ралях В-типа: на виток приходится 11-12 нуклеотидов
(или пар оснований), что соответствует углу спираль-
ного вращения 30,0-32,7°. Пары наклонены к оси спира-
ли на 8-20°; это приводит к расстоянию между нуклео-
тидами вдоль оси спирали 0,329-0,256 нм. 
Для полинуклеотидов В-семейства, состоящего из
В-, С- и D-форм, характерно структурное многообра-
зие. Спиральные структуры, принадлежащие В-семей-
ству, образуют только молекулы ДНК. У РНК ни одна из
этих структур не обнаружена. В случае С2'-эндо- или
эквивалентной ей С3'-экзо-конформации сахарных
остатков в В-семействе соседние фосфаты в полинук-
леотидной цепи расходятся на расстояние ~ 0,7 нм, и
это приводит к более сильному закручиванию спирали
по сравнению со спиралями А-семейства. Вследствие
этого угол спирального вращения увеличивается до 36-
45°, а расстояние между нуклеотидами вдоль оси спи-
рали – до 0,303-0,337 нм, т.е. в целом становиться
больше, чем в спиралях А-типа. С этими характеристи-
ками связан угол наклона пары. В данном случае он
меньше, а кроме того, отрицателен: -1,66 – -0,59 нм. 
Наличие глубокого и мелкого желобков и смещение
пар от оси – макроскопические особенности, отличаю-
щие спирали А-типа от спиралей В-типа. С различными
размеров желобков связана специфическая способ-
ность к комплексообразованию. Геометрия главного
желобка в двойных спиралях А-типа зависит от угла
наклона пар, а, следовательно, и от расстояния h
между остатками вдоль оси. Если это расстояние мало
и составляет величину порядка 0,26 нм, спирали (А-
ДНК и А-РНК) имеют глубокий и узкий главный жело-
бок, доступный только молекулам воды и ионов метал-
лов. При увеличении h до 0,329 нм главный желобок,
оставаясь таким же глубоким, может раскрываться до
такой степени, что в нем уменьшается еще одна поли-
нуклеотидная цепь. В полимерных двухцепочечных нук-
леиновых кислотах специфическое координационное
связывание ионов натрия в минорном желобке с атома-
ми О2 урацилов могли бы привести к зависимости
структуры молекулы от вида катиона. По-видимому,
именно по этой причине некоторые структурные моди-
фикации ДНК наблюдаются только в присутствии опре-
деленных катионов. С другой стороны, катионы взаи-
модействуют с фосфатными группами, имеются дан-
ные, указывающие на определенную степень специ-
фичности этого взаимодействия [31]. Например, в ряду
щелочных металлов радиус катиона от Li+ к Cs+ увеличи-
вается. Однако радиус гидратированных ионов умень-
шается от 0,74 нм для Li+ до 0,36 нм для Cs+. Это озна-
чает, что Li+ по своим размерам должен хорошо встраи-
ваться в широкий минорный желобок В-ДНК, а Cs+, рас-
положенный на другом конце ряда, – в узкий минорный
желобок D-ДНК. Этот вывод согласуется с эксперимен-
тальными данными о «закручивающейся» способности
упомянутых ионов. Кроме того, во взаимодействии ДНК
и РНК с другими молекулами важную роль играет не
только стерическая комплементарность, но и компле-
ментарность зарядов. Когда было рассчитано распре-
деление электростатического потенциала для ряда
олигомеров и полимеров ДНК в предположении, что
противоионы Na+ располагаются на биссектрисах РО2--
групп, оказалось, что оно сильно зависит от нуклеотид-
ной последовательности [32]. Следует отметить, что
электростатический потенциал G-C и C-G пар различа-
ется, а для А-Т и Т-А он одинаков. Это означает, что
распределение электростатического потенциала у
поверхности молекул нуклеиновых кислот обеспечива-
ет специфичность связывания. 
Нативная ДНК находится в В-форме [33]. Порядок
спирали В-ДНК равен в точности 10 только для кри-
сталлического состояния и в растворе не сохраняется.
Это означает, что как только кристаллическая решетка
разрушается, и прямой контакт между спиралями исче-
зает, структурные ограничения, обусловленные кри-
сталлической упаковкой, устраняются, и молекула ДНК
немного раскручивается, что приводит к увеличению
числа пар оснований на виток до 10,3-10,6. Поскольку в
волокнах при высокой влажности и в водных растворах
ДНК находится в В-форме, принято считать, что именно
эта форма отвечает состоянию нативной ДНК в клетке.
ДНК имеет такую же молекулярную структуру и тогда,
когда она намотана на гистоновый кор нуклеосом. 
Гибриды ДНК-РНК образуют только двойные
спирали типа А- и Aʹ-РНК. Такие гибриды имеют боль-
шое биологическое значение. Они образуются при
транскрипции последовательностей оснований ДНК в
комплементарную ей последовательность информа-
ционной РНК. Процесс транскрипции катализирует
РНК-полимераза – фермент, который, связываясь с
двойной спиралью ДНК, разделяет две ее цепи и синте-
зирует по одной из них цепь РНК. Следовательно, по
крайней мере, в области активного центра полимера-
зы, размер которого эквивалентен длине участка при-
мерно в 40 нуклеотидов, действительно образуется
гибрид ДНК-РНК [34]. Гибриды формируются и тогда,
когда под действием обратной транскриптазы осу-
ществляется синтез ДНК с использованием РНК (фаго-
вой) как матрицы, а также в ходе репликации ДНК, при
образовании коротких молекул РНК-праймеров (затра-
вок). Гибриды ДНК-РНК, вообще говоря, не способны
переходить в спиральные формы В-семейства. Это
означает, что структурный консерватизм РНК затраги-
вает не только дуплексы РНК, но сохраняется даже
тогда, когда хотя бы одна из цепей двойной спирали
является цепью РНК.
РНК может находиться только в двух близких
конформациях: А и Аʹ, причем обе они принадлежат А-
семейству двойных спиралей. Напротив, ДНК в зависи-
мости от окружающих условий (природы противоиона и
относительной влажности), а также в зависимости от
нуклеотидной последовательности и нуклеотидного
состава в случае синтетических полинуклеотидов,
праймеров, например, из повторяющихся блоков
может принимать и другие конформации. Двойные спи-
рали ДНК относятся либо к А-типу, где единственной
представительницей является А-ДНК, либо к В-типу,
который включает В-, Вʹ-, C-, Cʹ-, Cʹʹ-, D-, E- и Т-ДНК.
Все перечисленные спирали являются правыми. Кроме
того, было открыто семейство левых спиралей (Z-ДНК),
и это еще раз подчеркивает «хамелеоновскую» природу
ДНК, ее способность к адаптации [35]. 
Интересно поведение ДНК, выделенной из фага Т2, в
которой цитозин замещен на 5-гидроксиметилцитозин,
на 70% гликозилированный и еще на 5% дигликозили-
рованный. При высокой относительной влажности эта
ДНК находится в В-форме. При понижении влажности
она, минуя стадию образования А-формы, непосред-
ственно переходит в Т-форму [36] – D-подобную двой-
ную спираль. Это напоминает поведение синтетиче-
ских ДНК, у которых гуанин замещен на инозин [5].
СЕЛЕКЦИЯ И СЕМЕНОВОДСТВО СЕЛЬСКОХОЗЯЙСТВЕННЫХ РАСТЕНИЙ
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Если удалить гликозидные остатки, ДНК фага Т2 стано-
вится похожей на обычную ДНК и в зависимости от
окружающих условий находится в А-, В- или С-форме. 
При исследовании волокон ДНК методом рентгенов-
ской дифракции было показано, что если литиевую соль
природной ДНК поместить в условия с достаточно низкой
относительной влажностью (44-66%), то образуется новая
форма, С-ДНК. Такую же форму ДНК можно получить при
высокой концентрации соли и значениях влажности, про-
межуточных между теми, при которых образуются А- и В-
ДНК [37], используя в качестве противоиона натрий.
Аналогичные данные были получены методом инфракрас-
ного линейного дихроизма, на ориентированных пленках
ДНК, выделенной из различных вирусов и сильно разли-
чающейся по нуклеотидному составу. В этих исследова-
ниях, кроме того, было выявлено наличие еще одного
фактора, способствующего В → С-переходу, - низкое
содержание GC-пар в образце [38]. 
Пока не были получены данные, показавшие, что С-ДНК
так же важна, как А- и В-ДНК [39], С-ДНК рассматривали
как промежуточную форму между А- и В-ДНК. Оказалось,
что, если уменьшать концентрацию Na+ и влажность,
можно перевести в С-форму природные ДНК с GC-содер-
жанием от 31 до 72% и даже гликозилированную ДНК фага
Т2. Если затем опять медленно добавлять воду,
происходит обратимый С → А → В-переход.
Природные ДНК не образуют двойных спиралей D-типа.
Исключение составляют АТ-богатые участки в ДНК с чере-
дующимися последовательностями и ДНК фага Т2, кото-
рую отличает высокая степень модификации. В этой ДНК
вместо цитозина содержится 5-гидроксиметилцитозин, а
кроме того, она гликозилирована более чем на 70%.
Конформационные параметры ДНК фага Т2 близки к тако-
вым для D-ДНК. В D-ДНК, как и в других двойных спиралях
В-семейства, фуранозные кольца находятся в конформа-
ции С3'-экзо. По сравнению с В-ДНК эта спираль закручена
сильнее: на виток приходится всего восемь пар основа-
ний, высота витка равна 2,43 нм. Отсюда следует, что угол
спирального вращения в D-ДНК равен 45°, а расстояние
между нуклеотидами вдоль оси спирали составляет 0,303
нм. Ось проходит через минорный желобок двойной спи-
рали и поэтому вандерваальсов диаметр D-спирали равен
2,1 нм. Поскольку ось спирали проходит через минорный
желобок, главный желобок становится более мелким, чем
у В- и С-ДНК, а минорный – очень глубоким и узким и пред-
ставляет собой удобную полость для размещения молекул
воды и катионов. ДНК фага Т2 – единственная из извест-
ных природных ДНК, находящаяся в D-форме. 
Если полинуклеотид poly(dG-dC) поместить в водный
раствор с высокой концентрацией MgCl2, NaCl или спирта,
то образуется левая двойная спираль – Z-ДНК. У этой спи-
рали сохраняется Уотсон-Криковское спаривание основа-
ний, но поскольку «фосфатный» радиус спирали меняется,
принимая попеременно два разных значения, а соседние
сахара «смотрят» в противоположные стороны, линия,
последовательно соединяющая атомы фосфора в цепи,
перестает быть гладкой, как в двойных спиралях с эквива-
лентными нуклеотидами, и приобретает зигзагообразный
вид. Отсюда и название – Z-ДНК. В зависимости от усло-
вий среды (например, в зависимости от количества свя-
занных молекул воды и соли) образуются Z-, ZI-, ZII- и Zʹ-
ДНК, которые составляют Z-семейство [40]. 
Для осуществления В → Z-перехода не требуется рас-
хождения цепей. Процесс превращения правой В-ДНК в
левую спираль Z-ДНК инициируется разрывом нескольких
пар оснований, после чего гуанин «закрепляется» в син-
конформации, а дезоксицитидин поворачивается как одно
целое (при таком повороте анти-конформация сохраняет-
ся). Затем водородные связи восстанавливаются, и осно-
вания вновь образуют Уотсон-Криковские пары. Это озна-
чает, что полного расхождения цепей те требуется, и
область В → Z-перехода перемещается вдоль спирали в
идее небольшой петли. Процесс превращения правой
спирали в левую характеризуется большой величиной
энергии активации, 21 ккал х моль-1 [41].
Термодинамические исследования показали, что переход
В ↔ Z кооперативен [41]. Это означает, что, если в двой-
ной спирали В-ДНК образуется зародыш Z-формы, он
индуцирует В ↔ Z-переход в соседних парах и, таким
образом, разрастается по полинуклеотидной цепи. В ↔ Z-
переход, как и переход В ↔ А, практически не зависит от
температуры (ΔН ~ 0 ккал х моль-1) и этим отличается от В
↔ С-перехода (ΔН = -10 ккал х моль-1), у которого равнове-
сие сдвигается в сторону образования С-формы при пони-
жении температуры. 
Существует ли Z-ДНК только при высоких
концентрациях соли и спирта или В ↔ Z-переход может
происходить и в условиях, близких к физиологическим?
Этот вопрос особенно важен при планировании биологи-
ческих экспериментов с Z-ДНК. В ↔ Z-переход можно
индуцировать при существенно более низкой концентра-
ции соли, если добавить в систему спирт, двухвалентные
ионы или спермин в концентрации до 2 мкМ (табл. 1).
В ДНК эукариот последовательность (dm5C-dG) встреча-
ется довольно часто (главным образом из-за метилирова-
ния ДНК), что сопряжено с работой аппарата регуляции
транскрипции генов [42]. Как видно из таблицы 2 полинук-
леотид poly(dG-dm5C) • poly(dG-dm5C) при физиологиче-
ских условиях образует Z-форму. Следовательно, вполне
возможно, что наиболее длинные участки последователь-
ности (dG-dm5C) в молекуле ДНК находятся в Z-форме. К
какому же результату может привести появление Z-ДНК в
геноме? 
Включение в плазмиду участка, находящегося в Z-
форме, меняет топологию этой молекулы. Плазмиды –
замкнутые кольцевые молекулы двухцепочечных ДНК – раз-
резали, встраивали в них участки с последовательностью
poly(dG-dC) и вновь замыкали в кольцо [45, 46]. Как извест-
но, кольцевые замкнутые ДНК могут образовывать сверх-
спирали (т.е. спирали из замкнутой двухцепочечной спира-
лизованной ДНК). При высокой плотности сверхвитков в
(dG-dC)n-блоках таких плазмид даже при физиологических
условиях (200 мМ NaCl) происходит В ↔ Z-переход. Более
того, в соответствии со сказанным выше, замена dC на
dm5C во фрагментах (dG-dC) способствует переходу и, что
самое удивительное, если уменьшить концентрацию NaCl,
можно получить Z-форму даже при меньшей плотности
сверхвитков. Как отмечается в работе [45], в данном случае
В ↔ Z-переход является неполным: в месте перехода от В-
к Z-форме имеется участок длиной в 11 пар оснований,
который находится в состоянии, промежуточном между
левой и правой спиральными формами. Примечательно,
что даже если длина фрагментов (dG-dC) составляет всего
лишь 1,3% от полной длины плазмидной ДНК, параметры
сверхспирализации плазмиды уже радикально изменяются.
Чередование В- и Z-форм в плазмиде меняет райзинг и
кручение, т.е. параметры, описывающие общую топологию
кольцевой замкнутой ДНК, Таким образом, В ↔ Z-переход
модифицирует общую структуру ДНК, а следовательно,
может оказаться важным для регуляции генной экс-
прессии. Но существует ли Z-ДНК in vivo? 
При инъекции кроликам модифицированных poly(dG-
dC), которые при физиологических условиях находятся
в Z-форме, удается вызвать образование у них антител
к Z-ДНК. Такие антитела были выделены, в них ввели
флуоресцентную метку, а затем инкубировали с поли-
тенными хромосомами Drosophila melanogaster [47]. 
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Это особая форма хромосом, которая состоит из
тысячи и более хроматид, уложенных бок о бок без како-
го-либо сдвига, что позволяет усилить любой сигнал,
который с помощью обычных хромосом обнаружить
невозможно. В результате эксперимента были зафикси-
рованы яркие флуоресцирующие полосы, которые одно-
значно указывали на наличие Z-ДНК в междисковых
областях политенных хромосом. Этот эксперимент
доказывает, что Z-ДНК в хромосомах действительно
существует. Хотя описанные исследования проведены in
vitro, тем не менее есть основания полагать, что in vivo в
хромосомах также содержатся участки Z-ДНК [48-50]. В
этой связи интересен следующий факт. Полинуклеотид
poly(dG-dm5C) при низкой концентрации соли, т.е. в
условиях, когда он находится в В-форме, связывается с
гистоновыми октамерами и образует нуклеосомы [51].
Однако при высокой концентрации соли, когда полинук-
леотид имеет конформацию левоспиральной Z-ДНК, он
хотя и связывается с гистонами, но характерных нуклео-
сомных частиц уже не образует. Следовательно, нуклео-
сомные частицы может образовывать только В-ДНК.
Переход в Z-форму разрушает структуру нуклеосомы, а
значит, и структуру состоящего из нуклеосом хромати-
на. К сожалению, биологическая роль Z-ДНК еще не до
конца выяснена. По-видимому, она выполняет какую-то
регуляторную функцию [48-50], тем более что В ↔ Z-
переход обратим. Регуляция экспрессии может вклю-
чать и сверхспирализацию [47], и связывание с белка-
ми, специфичными к Z-ДНК [48], и связывание с опреде-
ленными катионами типа спермидина (табл. 1), и мети-
лирование d(С) [42]. 
Левая спираль Z-ДНК транскрибируется и взаимо-
действует с лекарственными препаратами. Было пока-
зано, что MgCl2 и этанол действуют синергично и пере-
водят poly(dG-dC) в Z-форму даже тогда, когда их кон-
центрация очень мала [52]. Z-ДНК, которая при этом
продуцируется, седиментирует быстрее, чем такая же
Z-ДНК, образующаяся при высокой концентрации соли,
поэтому ее назвали Z*-ДНК. Z*-ДНК служит матрицей
для РНК-полимеразы E.coli, причем скорость транс-
крипции примерно вдвое меньше, чем в случае правой
спирали poly(dG-dC). Неясно, однако, действительно
ли РНК-полимераза транскрибирует Z*-ДНК или левая
спираль в ходе транскрипции преобразуется в правую.
Z*-ДНК, кроме того, связывается с интеркалирующими
соединениями – этидием и актиномицетом D, а также
образует комплекс с неинтеркалирующим антибиоти-
ком – митрамицином. 
Таким образом, обнаружение Z-ДНК – это еще одна
веха в истории структурных исследований ДНК. На
сегодня изучение биологической роли Z-ДНК прово-
дится довольно интенсивно, и есть основания наде-
яться, что в ближайшем будущем эти исследования
помогут понять механизм экспрессии генов, прежде
всего эпигенетического характера, пока до конца не
выясненный [53, 54].
Таблица 1. Концентрация катионов или этанола в средней точке В ↔ Z-перехода для полинуклеотида 
poly(dG-dC) • poly(dG-dC) и его аналога, содержащего метилированный цитозин (по [43, 44])
Table 1. Concentration of cations or ethanol at the midpoint of the B ↔ Z transition for poly (dG-dC) • poly (dG-dC) 
polynucleotide and its analog containing methylated cytosine (according to [43, 44])
Ион poly(dG-dC) • poly(dG-dC) poly(dG-dm5C) • poly(dG-dm5C)
Na+ 2500 мМ 700 мМ
Mg2+ 700 мМ 0,6 мМ
Ca2+ 100 мМ 0,6 мМ
Ba2+ 40 мМ 0,6 мМ
Co(NH3)63+ 0,02 мМ 0,005 мМ
Спермидин3+ Агрегация 0,05 мМ
Спермин4+ Агрегация 0,005 мМ
Этанол 60% (объемн.) 20% (объемн.)
Mg2+ + 20%-ный этанол 0,4 мМ нд
Mg2+ + 10%-ный этанол 4 мМ нд
нд – нет данных.
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